





















Les trypanosomoses africaines sont causées par des protozoaires
flagellés du genre Trypanosoma et sont transmises principalement
par des insectes diptères, les glossines. Leur importance écono-
mique en Afrique subsaharienne est considérable puisqu’elles pro-
voquent chez l’homme la maladie du sommeil (50 millions de
personnes exposées) et chez les animaux domestiques le nagana
ou trypanosomose animale ; certains experts estiment les pertes
économiques du secteur de l’élevage dues aux trypanosomoses à
1 milliard de dollars par an à l’échelle du continent (3).
Il est donc nécessaire d’être capable de diagnostiquer la maladie
lorsqu’elle existe, mais aussi et surtout de pouvoir la contrôler en
abaissant son importance à un niveau n’empêchant pas la produc-
tion. Un moyen pour y parvenir est de lutter contre les cibles défi-
nies que sont certaines populations de glossines propageant
l’épizootie.
 UTILISATION DE LA BIOLOGIE MOLECULAIRE
DANS LA DETECTION ET L’IDENTIFICATION 
DU PARASITE
Ces dernières années, le développement des techniques d’étude
moléculaire, notamment la PCR (polymerase chain reaction) (16,
21) ou ACP (amplification en chaîne par polymérase), a généré
des connaissances nouvelles dans l’épidémiologie des trypanoso-
moses. Il est maintenant possible de distinguer chez les glossines
des trypanosomes morphologiquement similaires mais différents
par leurs caractères nosologiques et leur spectre d’hôtes : il en est
ainsi, dans le sous-genre Nannomonas, de l’espèce T. simiae, pa-
thogène pour les Suidés domestiques mais inoffensive pour les
Ruminants (8), et de l’espèce T. congolense qui infecte également
les Suidés, mais qui compte parmi les trypanosomes les plus pa-
thogènes pour le cheptel bovin. Dans le domaine du diagnostic, la
PCR permet même de détecter différents sous-groupes taxono-
miques de T. congolense (11, 12, 13) : en Afrique de l’Ouest sont
présents principalement le groupe « Savane » et le groupe
« Forêt » (14, 17, 19, 22, 23) ; on les soupçonne également d’avoir
des pathogénicités différentes (18) et des études sont actuellement
en cours pour confirmer ces présomptions.
De nombreuses applications de la technique PCR ont été dévelop-
pées. Cette technique prometteuse dans le domaine du diagnostic
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ses applications par son coût relativement élevé. Pour le diagnostic
des trypanosomes, les séquences d’ADN satellite (courte séquence
répétée en tandem un grand nombre de fois) ont été utilisées. Ces
séquences sont spécifiques du groupe de trypanosomes recherchés
et leur utilisation comme cible d’amplification, à l’aide d’amorces
connues, permet d’augmenter la sensibilité du test. Ces informa-
tions (diagnostic fiable et rapide, identification des agents patho-
gènes) permettent d’apprécier rapidement la situation
épidémiologique et constituent des outils stratégiques d’aide à la
décision.
Les RAPD (random amplified polymorphic DNA) (31, 32) sont
également dérivés de la PCR. La réaction fait intervenir une seule
amorce, courte et de séquence aléatoire. Du fait de leur faible lon-
gueur, ces amorces ont une probabilité importante de trouver plu-
sieurs séquences homologues dans le génome. On obtient ainsi des
profils à bandes multiples, spécifiques de souches ou d’ensembles
de souches de trypanosomes. Cette technique a notamment permis
de montrer que T. congolense forme une espèce polyphylétique :
on ne trouve pas d’ancêtre unique, commun aux lignées actuelles,
mais plusieurs. Ceci a pour conséquence la très faible probabilité
de trouver une séquence diagnostique de l’espèce T. congolense
dans son ensemble (22).
 UNE APPROCHE COMPLEMENTAIRE : 
LA VARIABILITE GENETIQUE DES VECTEURS
Si on est capable d’identifier au niveau intraspécifique chez les
trypanosomes certains taxons dont l’épidémiologie ou la pathogé-
nie sont différentes, il n’en est pas encore de même chez les vec-
teurs majeurs que sont les glossines. Or pour un taxon donné
d’insectes, le déterminisme génétique de la capacité à s’infecter et
à transmettre les trypanosomes a déjà fait l’objet de plusieurs ob-
servations. Janssen et Wijers trouvent des différences de trans-
mission d’un même clone de T. simiae entre Glossina brevipalpis
et G. pallidipes et suggèrent que l’espèce de glossine peut être un
facteur conditionnant la pathogénicité de la souche transmise (9).
Avec le même parasite, Moloo et coll. observent une différence
de susceptibilité entre deux populations allopatriques de G. palli-
dipes (15). Ces deux populations montrent aussi des différences
de transmission d’un clone de T. congolense. Reifenberg et coll.,
en comparant la capacité vectorielle de plusieurs taxons de glos-
sines vis-à-vis de T. congolense montrent, entre autres, que les
deux sous-espèces G. morsitans submorsitans et G. m. morsitans
n’ont pas la même capacité à transmettre le parasite au laboratoire
(17). En allant plus loin, au niveau infra-taxon, Elsen et coll. ob-
servent des différences significatives de réceptivité du même
clone de T. brucei gambiense chez deux populations d’insecta-
rium de G. palpalis gambiensis provenant du même site géogra-
phique mais ayant été maintenues séparément plusieurs années
(5). Ces auteurs, en utilisant les isoenzymes et l’aspect des chro-
mosomes, trouvent certaines différences génétiques qu’ils attri-
buent essentiellement à un phénomène de dérive, classique dans
des populations élevées au laboratoire. Makumyaviri et coll. com-
parent une population sauvage de G. m. morsitans à un phénotype
mutant salmon (couleur de l’œil), et observent une meilleure co-
lonisation de l’intestin moyen par T. brucei chez le phénotype
mutant, qui serait liée à une modification du métabolisme du tryp-
tophane (10).
Il semble donc intéressant d’appréhender la variabilité génétique
des populations de vecteurs, avec pour objectif dans un taxon
donné :
1. De clarifier les relations fines parasite-vecteur (compétence vec-
torielle), ce qui pourrait permettre une meilleure définition des
cibles des campagnes de contrôle de la trypanosomose. La compé-
tence vectorielle est l’aptitude physiologique d’un vecteur à ac-
quérir le pathogène et à le transmettre (20).
2. D’essayer de distinguer des populations de valeur épidémiolo-
gique différente (capacité vectorielle). La capacité vectorielle est
le nombre de nouvelles infections par situation et par jour du fait
d’un vecteur ; elle dépend de la compétence vectorielle et de fac-
teurs du milieu (20). Le moyen est d’identifier au sein d’un taxon
donné une structuration génétique des populations en analysant
des fréquences alléliques. Le fait de trouver des fréquences allé-
liques significativement différentes pour un ensemble d’individus
dans un espace donné peut montrer que la reproduction ne se fait
pas de manière aléatoire entre ces individus ; il y a donc des sous-
groupes différents au sein de la même espèce (ou sous-espèce)
dans le même espace ou sur des espaces voisins qui peuvent indi-
quer :
- des préférences différentes d’hôte nourricier : risque épidémiolo-
gique ;
- des préférences différentes de biotopes : distribution spatiale et
temporelle ;
- un comportement d’évitement de leurres artificiels (pièges,
écrans, etc.), ou vivants (bétail imprégné d’insecticides) : résis-
tance aux mesures de lutte ;
- une différence d’aptitude à la maturation des trypanosomes :
compétence vectorielle.
 LA TECHNIQUE
Une séquence microsatellite est constituée de courtes répétitions
(< 6) de 2, 3, ou 4 nucléotides (28, 29). Ces motifs sont localisés à
différents endroits du génome, constituant chacun un locus. Ces
séquences existent chez tous les eucaryotes où on les a recher-
chées, et se sont révélées de très bons marqueurs polymorphes
pour des études de génétique des populations. Les microsatellites
présentent, pour un locus donné, un polymorphisme de longueur
dû à la variation du nombre de répétitions, permettant ainsi de dé-
finir des allèles.
Exemples de séquences microsatellites :
Motif dinucléotidique 
AT AT AT AT AT AT AT AT AT AT
Motif trinucléotidique
CAG CAG CAG CAG CAG CAG CAG CAG CAG
Après avoir détecté, isolé et séquencé ces motifs microsatellites,
des amorces (ou primers) sont définies de part et d’autre du motif
répété (figure 1), mais pas dans son voisinage immédiat (instabi-
lité des séquences flanquant le microsatellite). Une amplification
par PCR est réalisée et on obtient sur gel une bande ou deux dont
les tailles sont directement proportionnelles au nombre de répéti-
tions du motif. Ces signaux d’amplification (ou allèles) vont donc
varier entre les individus, en fonction du nombre de répétitions
que ceux-ci possèdent.
Par exemple, un individu (AT)10 donne une bande de 180 paires
de bases : cette taille correspond à un motif microsatellite qui est
ici de 20 nucléotides (2 x 10), plus les amorces et la séquence flan-
quante totalisant dans cet exemple 160 nucléotides (taille inva-
riante entre les individus).
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Sidibé I., Touré S.M. Molecular genetic techniques applied to
the epidemiology of trypanosomoses. Advantages of the
microsatellite polymorphism study in tsetse flies 
A further understanding of trypanosomosis epidemiology has
been brought about by the development of molecular
techniques. With regard to diagnosis, the polymerase chain
reaction (PCR) combines the advantages of greater sensibility
than classical techniques and the possibility to differentiate
trypanosomes with similar morphology but a very different
economic impact. Populations of cyclic vectors (tsetse flies)
have been suspected to exist with varying degrees of
dangerousness within the same species. The authors describe
and propose to apply the technique of microsatellite DNA
polymorphism to assess the consequences of tsetse
intraspecific variability on the epidemiology of trypanosomosis.
Key words: Trypanosomosis - Glossina palpalis gambiensis -
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Sidibé I., Touré S.M. Las técnicas de genética molecular al
servicio de la epidemiología de las tripanosomosis.
Importancia del polimorfismo de los microsatélites de las
glosinas 
Las técnicas moleculares han aportado nuevos conocimientos
sobre la epidemiología de las tripanosomosis. En el campo
del diagnóstico, la técnica de amplificación en cadena por
polimerasas (o reacción en cadena de las polimerasas) aporta
una sensibilidad superior que las técnicas clásicas,
permitiendo también la diferenciación de los tripanosomas
morfológicamente idénticos, con diferentes importancias
económicas. En el caso de los vectores cíclicos, las glosinas,
se sospecha la existencia de algunas poblaciones más
peligrosas que otras, en el seno de una mima especie. Los
autores describen y proponen la aplicación de la técnica del
polimorfismo de los microsatélites marcadores, para la
evaluación de las consecuencias de la variabilidad intra
específica de las tse-tse sobre la epidemiología de la
tripanosomosis.
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